昆虫 学 报 Acta Entomologica Sinica, September 2017, 60(9): 1083 - 1092 doi:10. 16380/j. kcxb. 2017. 09. 012 











基于 mtDNA COI 基因 的 甘肃 截 形 叶 里 
不 同 地 理 种 群 哆 传 分 化 分 析 


杨 顺 义 ， 周 兴隆 ， 宋 丽 雪 , 严 晓 形 , 张 小 云 ， 张 新 虎 ,， 沈 慧 敏 “ 


(甘肃 农业 大 学 植物 保护 学 院 , 甘肃 省 农作物 病虫害 生物 防治 工程 实验 室 ,兰州 730070 ) 











摘要 :【 目的 】 探 讨 甘肃 截 形 叶 螨 Tetranychus truncatus 种 群 遗 传 多 样 性 、 遗 传 分 化 及 种 群 系统 发 育 
关系 。【 方 法 】 本 研究 以 2016 年 6-9 月 采 自 甘肃 省 8 个 不 同 生 境 的 34 个 截 形 叶 螨 种 群 的 518 头 
螨 样品 进行 mtDNA COI 基因 PCR 扩 增 测序 ,并 利用 MEGA7.0 和 Dna SP5.0 等 软件 分 析 截 形 叶 螨 
不 同 种 群 的 mtDNA COI 基因 序列 变异 和 遗传 分 化 情况 。【 结 果 】 在 34 个 截 形 叶 螨 地 理 种 群 中 共 获 
得 518 条 mtDNA COI 基因 片段 ,测定 片段 长 度 为 402 bp, T，C，A 和 G 碱 基 平均 含量 分 别 为 
43.2% ，10. 5 和 % , 32.2% 和 14.0% ,A+T 含 量 (75.4% ) 明显 高 于 C+G 含 量 (24.6% ) ,有 明显 的 
A[T 偏 傅 性 ;核酸 多 样 性 性 指数 为 0.0328。 共 检 出 12 个 单 售 型 , 单 倍 型 指数 为 0. 8004 ,其 中 ,H2 
出 现 了 14 次, 分布 于 5 个 生态 区 域 ,为 主体 单 倍 型 , 占 个 体 样 本 的 41% 。 单 倍 型 网 络 中 介 图 表明 
各 单 倍 型 明显 聚 为 5 个 聚 类 繁 ;12 个 单 倍 型 的 NJ 系统 发 育 树 明显 地 分 为 4 支 , 该 结果 与 单 倍 型 中 
介 网 络 图 的 结果 基本 一 致 。 各 种 群 间 的 遗传 距离 在 0.001 ~0.08955 之 间 。UPGMA 聚 类 图 结 有 果 表 
明 JQ( 酒 泉 ) 种 群 和 HS( 合 水 ) 种 群 与 其 他 种 群 相 比分 化 明显 。Mantel 检测 结果 表明 ,种 群 间 的 遗 
传 距离 与 地 理 距 离 无 显著 的 相关 性 (7 =0.043, 已 >0.05)。34 个 种 群 间 的 遗传 分 化 指数 Fst 为 
0. 11995 ,种群 间 变 异 比例 为 1.20% 。【 结 论 】 甘肃 省 8 个 生态 区 的 34 个 截 形 叶 螨 种 群 间 的 遗传 距 
离 与 地 理 距 离 无 显著 相关 性 ; 规 形 叶 螨 的 遗传 变异 主要 来 自 于 种 群 内 部 ,种 群 间 还 未 发 生 明 显 的 遗 
传 分 化 现象 。 
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Abstract:【 Aim 】 This study aims to explore the genetic diversity, genetiec differentiation and 
phylogenesis of Tetranychus truncatus populations in Gansu province, northwestern China. 【 Methods 】 
The mtDNA COI gene in 518 individual samples of T. truncatus, which were collected from 34 
populations in 8 different habitats of Gansu province from June to September in 2016, was amplified, 
sequenced and analyzed. And its sequence variation and genetic differentiation were analyzed using 
MEGA 7.0, Dna SP 5.0 and other software. 【 Results】The sequenced fragment is 402 bp in length. 
The average contents of A, T, C and G are 32.2% , 43.2% , 10.5% , 14.0% , respectively. The A+ 
T content (75.4% ) was apparently higher than the G + C content (24.6% ), with an obvious A/T bias, 
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and the nucleic acid diversity was 0.0328. There were 12 haplotypes in 34 populations, and the haploid 
type index was 0. 8004. In 12 haplotypes, H2 occurred in the highest number of individuals, which was 
distributed in 9 ecoregions, appeared 14 times, and occupied 41% in the number of individuals. Five 
cluster groups were clustered together in the haplotype mediation network diagram. NJ phylogenetic tree 
showed that 12 haplotypes were divided into four branches, and this result was the same as that of the 
mediation network diagram. Genetic distance of all the populations was among 0. 001 - 0. 08955. 
UPGMA dendrogram showed that JQ (Jiuquan) population and HS ( Heshui) population had higber 
genetic differentiation with other populations. Mantel test result showed no significant correlation between 
genetic distance and geographical distance (r =0.043, P > 0. 05 ) The genetic differentiation index 
(Fst) among 34 populations was 0.11995, and the variation proportion among populations was 1.20%. 
【 Conclusion 】There is no significant correlation between genetic _ distance and geographical distance 
among 34 populations of T. truncatus in eight ecoregions of Cansu province. The genetic variation of 也 
truncatus is mainly within populations and there is no obvious genetic differentiation among populations. 


Key words: Tetranychus truncatus; mtDNA COI; population genetic; geographical population; genetic 


differentiation; Gansu 





截 形 叶 螨 Tetranychus iruncatus Ehara 属 蝗 螨 亚 
纲 (Acarina) 叶 螨 科 (Tetranychidae ) , 主要 为 害 玉 米 、 
棉花 ,大豆 .蔬菜 和 果树 等 ,是 一 种 重要 的 农业 害 螨 。 
该 螨 危 害 严重 ,是 我 国 北方 玉米 和 蔬菜 田 的 优势 种 群 
( 王 玲 等 , 2016) 。 截 形 叶 螨 以 幼 . 知 螨 和 成 蟒 刺 吸 植 
物 半 液 为 生 , 可 使 叶片 出 现 失 绿 小 斑点 、 继 而 枯黄 , 严 
重 时 可 使 整 株 枯死 ( Gorman er al., 2002) ,严重 影响 
作物 生产 ,降低 蔬菜 的 产量 和 品质 ,是 公认 最 难 防治 
的 有 害 生物 之 一 ( 洪 晓 月 , 2012; 洪 晓 月 等 , 2013)。 
线粒体 细胞 色素 氧化 酶 亚 基 IT(mtC01) 基因 
(mtDNA CO1) 具有 分 子 结构 简单 .严格 的 母系 遗 
传 、 极 小 的 重组 几率 与 核 基因 无 共同 序列 、 进 化 速 
率 快 ,多 拷贝 易于 操作 、 序 列 和 组 成 一 般 比较 保守 
























































谢 霖 (2006 ) 基于 mtDNA COI 基因 研究 发 现 ,中 
13 个 二 斑 叶 螨 种 群 中 新 疆 种 群 与 其 余 12 个 种 群 亲 
缘 关 系 较 远 ,和 地 中 海 种 群 亲 缘 关 系 较 近 ,因而 新 疆 
种 群 可 能 由 地 中 海地 区 传人 。Ros 和 Breeuwer 
(2007) 基于 mtDNA COI 基因 研究 表明 ,二 斑 叶 螨 、 
神 泽 叶 螨 Tetranychus Kanzawai Kishida 和 截 形 叶 螨 
各 形成 一 个 种 内 变异 很 大 的 进化 分 支 ,很 可 能 是 由 
于 共生 菌 引起 的 。 

近年 来 , 截 形 叶 螨 已 上 升 为 甘肃 省 主要 的 害 螨 ， 
广泛 分 布 于 全 省 。 随 着 甘肃 省 双 玖 沟 玉米 和 制 种 玉 
米面 积 逐 年 扩大 ,其 成 为 玉米 生产 中 的 主要 害 螨 之 
一 ,严重 影响 了 制 种 和 大 田 玉米 的 产量 和 质量 ( 郑 
开 福 ,2013 ) 。 本 研究 采用 mtDNA COI 基因 作为 分 






































及 碱 基 蔡 换 率 低 等 一 系列 特点 , 常 被 作为 分 子 标 记 
手段 , 用 来 确定 品种 间 母 系 起 源 的 遗传 关系 
(Skibinski et al.，1994 ) 。DNA 和 条形码 (Hebert et 
al.，2003 ) 概念 被 提出 以 来 受到 生物 分 类 学 领域 普 
遍 关注 ,mtDNA COI 被 用 作 动 物 类 群 的 主要 条 形 码 
序列 ,基于 该 基因 片段 的 昆虫 条 形 码 研究 在 国内 外 
广泛 开展 ( 杨 倩 倩 等 , 2012) 。 由 于 其 分 布 的 普遍 
性 序列 和 结构 的 相对 保守 性 而 被 广泛 应 用 于 不 同 
分 类 阶 元 层次 上 的 分 子 系统 学 研究 ( Gray ，1989 ; 
Moritz et al.，2003 ) 。 例 如 ,Navajas 等 (1996; 1999 ) 
应 用 mtDNA COI 序列 研究 了 叶 螨 科 的 种 内 变异 。 
Toda 等 (2000 ) 基于 mtDNA COI 基因 研究 了 柑橘 全 
爪 螨 Panonychus ciiri 种 间 遗 传 分 化 。Hinomoto 等 
(2001) 人 研究 了 二 斑 叶 螨 Tetranychus urticae koch 绿 
色 型 和 红色 型 的 mtDNA COI 基因 序列 的 同 源 性 。 











子 标记 ,通过 对 甘肃 省 8 个 不 同 生 境 截 形 叶 螨 的 34 
个 种 群 的 种 群 遗 传 结构 和 变异 进行 研究 ,从 分 子 遗 
传 学 的 角度 剖析 甘肃 截 形 叶 蠕 不同 种 群 的 种 内 遗传 
及 种 群 遗 传 分 化 ,以 期 为 明确 甘肃 截 形 叶 螨 不 同 种 
群 间 的 系统 发 育 及 进化 关系 提供 全 面 完整 的 遗传 学 
证 据 , 进 而 为 该 螨 的 区 域 性 发 生 规律 研究 和 防治 
略 制定 等 提供 分 子 生 物 学 基础 理论 依据 。 


























1 材料 与 方法 
1.1 供 试 昆虫 

供 试 截 形 叶 螨 于 2016 年 6 -9 月 采 自 甘肃 省 8 
个 流域 的 34 个 市 县 ,共计 34 个 种 群 518 头 螨 , 单 头 
螨 短 期 保存 于 装 有 无 水 乙醇 的 干净 的 1.5 mL 离心 
管 中 , 采 样 信息 见 表 1。 
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表 1 甘肃 截 形 时 螨 采 样 信息 
Table 1 Sampling data of Tetranychus truncatus in Gansu 
生态 区 域 采样 地 点 种 群 代码 纬度 经 度 ”海拔 (m) 寄主 植物 
Ecoregion Sampling site Population code Latitude Longitude Altitude Host plants 
玉 》 梨 , 苹 果 , 苦 曹 菜 C sott 
敦煌 Dunhuang DH 40°9'N 。 9442 下。 1144 下 米 , 棉 伦 , 架 , 蕴 果 , 昔 昔 菜 Com，coton，Pear， 
下 勒 河 apple, endive 
ShuLe River 瓜 州 Guazhou GZ 40°29'N 95°46'E 1 115 西红柿 ,菜豆 ,啤酒 花 Tomato, kidney bean hops 
玉 门 Yumen YM 40°17’N 97°4'E 1 335 西瓜 Watermelon 
香 , 知 李 红 1 翌 Clove， peppe 
嘉峪关 Jiayuguan JYG 39o48 人 98o13 1678 耳 理 , 阁 椒 ,小 记 , 红叶 小 和 Clove，pepper,， 
barberry ，holly hock 
酒泉 Jiuquan JQ 39°46'N 98°21'E 1 527 小 辟 , 玉 米 Barberry, corn 
黑河 山 丹 Shandan SD 38°49’'N 101°2'E 1 783 南瓜 ,大 豆 Pimpkin ，soybean 
Hei Rive 市 ,玉米 , 束 , 菜 豆 衬 东 果 个 
Re 临 泽 Linze LZ 39e9N 。 1007 于 。 1448 西红柿 ,玉米 , 杰 , 菜 豆 ,小 此 ,苹果 Tomato，eom， 
jujube, kidney bean, barberry, apple 
高 台 Gaotai GT 39°45'N 99°29'E 1 281 玉米 ,西瓜 Cormn ，watermelon 
张掖 Zhangye ZY 38°59'N 100°26'E 1 490 玉米 ,向 日 艺 , 大 豆 Corn, sunflower, soybean 
6 红 柿 ,前 子 ,菜豆 缮 T >gepl: 
金昌 Jinchang JC 38527 人 102s11E 1607 西红柿, 荔 子 , 药 豆 ,小 村 ,南瓜 Tomato，eggplant， 
kidney bean, barberry, pumpkin 
石 羊 河 人 苹果, 苗 芭 ,玉米 ,菜豆 Apple，endive，corm，kidney 
ShiYang River 武威 Wuwei WW 37°54'’N 102°38'E 1519 b 字 
ean 
古 浪 Gulang GL 37°29'N 102°54'E 2 049 玉米 ,人 苹果, 李子, 大豆 Apple，corn，plum ，soybean 
景泰 Jingtai JT 37°10'’N 103°58' 1 702 玉米 Corn 
靖 远 Jingyuan JY 36°34'N 104°39'E 1384 前 子 , 苹 果 , 玉 米 Eggplant, apple, comn 
白银 Baiyin BY 36°34'N 104°39'E 1 379 前 子 , 辣 椒 , 玉 米 Eggplant, pepper, corn 
红 古 Honggu HG 36°09'N 103°25'E 1 565 玉米 ,大 豆 ,菜豆 Corm ，soybean ，kidney bean 
黄河 
茄子 豆 , 苹果 ,玉米 ,黄瓜 Eggpl soybe 
Husne Rives 命中 Yuzhong YZ 35s53 人 104o4E 。 2024 荀子 ,大 豆 ,苹果 ,玉米 ,黄瓜 Eggplant，soybean， 
apple ，corn ，cucumber 
定西 Dingxi DX 35?"28'N 104°29'E 2 004 葫芦 Calabash 
刘 家 峡 Liujiaxia LJX 35°57'N 103°15 民 1 621 草莓 ,黄瓜 ,苹果 Strawberry, cucumber, apple 
临夏 Linxia LX 35°37’N 103°13 守 1 379 匣子 ,菜豆 Eggplant, kidney bean 
玉米 ,菜豆 , 洋 姜 ,毛桃 , 马 铃 荔 ,萝卜 Com，kidney 
涨 河 Tao River 临 涨 Lintao LT 35°23'N 103°51'E 1 901 bean, Jerusalem artichoke, wild peach, potato, 
radish 
通 渭 Tongwei TW 35°11'N 105°15'E 1 750 玉米 ,茄子 Corn ，eggplant 
玉米 , 桑树 ,3 它 获 srmel 
武山 Wushan WS 34o45 从 105s1E 。 1367 西瓜 ,玉米 ,桑树 , 葵 , 龙 蓝 Watermelon，com,， 
mulberry, goosefoot, nightshade 
RE 玉米 ,前 子 ,黄瓜 ,苹果 CC >ggplant ,cucumbe. 
渭河 天 水 Tianshui TS 34s33 人 105s51E 。 1183 ”下 米 , 医 邓 ,黄瓜 , 蕴 困 Com， egeplant, eucumber,， 
Wei River Re 过 
薄 果 . 玉 》 了 蔡 , 草 Apple，e 
静 宁 Jingning JN 35o31N 105o42 下 1628 和 草 果 ,玉米 ,黄瓜 ,向 日 获 , 草 每 Apple，com， 
cucumber，sunflower ，strawberry 
茄 玉米 ,辣椒 ,苹果 Eggpl > sppe 
庄 浪 Zhuanglang ZL 35o11N 106°2 玉 。 1572 荀子 ,玉米 , 藻 椒 , 莘 果 Eggplant，com，pepper， 
apple 
宕 昌 Tanchang TC 34°1'N 104?"23 "下 1 726 玉米 , 桃 ,大 豆 Corn ，peach ，soybean 
豆 , 菜豆 ， 了 葵 , 茄子 Peach，soybean， 
嘉陵 江 文 县 Wenxian WX 32° 55'N 104s37 下 。 1096 ， 桃 ,大 豆 ,菜豆 , 问 日 获 , 荀子 Peach， soybean 
kidney bean ，sunflower ，eggplant 
Chia-ling River 
玉米 ,西红柿 , 大豆 . 茄 09 
徽 县 Huixian HX 33s50 人 105s58E 1081 玉米 ,西红柿 ,大 豆 , 葫 子 Com，tomato,soybean， 
eggplant 
平凉 Pingliang PL 35°34'’N 106°37'E 1 353 苹果 Apple 
台 Lingtai TT 35°7’'N 107°31'E 1 303 苹果 , 杨 树 Apple，aspen 
泾 》 攻 苹 菜豆 ,麻子 Apple, peach, kidney be 
a 可 峰 Xifeng XF 35°43'N 107o42E 1301 。 芋 果 , 桃 ,菜豆 , 廉 子 Apple，peach, kidney bean， 
Jing River proso 
合 水 Heshui HS 35°51'N 107°59'E 1 234 苹果 Apple 
庆 城 Qingcheng QC 36°6'N 107°53'E 1 031 苹果 , 杏 , 桃 ,玉米 Apple, apricot, peach, corn 
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1.2 供 试 试剂 

STE 缓冲 液 ( 含 100 mmol/L NaCl, 10 mmol/L 
Tris-HCL 和 1 mmol/L EDTA ,pH 8.0) ,蛋白酶 K(10 
mg/ mL ) 。 

1.3 ” 截 形 叶 螨 基 因 组 DNA 的 提取 

DNA 的 提取 参考 Gomi 等 (1997 ) 的 方法 ,并 加 
以 改进 。 具 体操 作 如 下 :向 事先 编号 的 1.5 mL 离心 
管内 分 别 加 入 25 pL STE 缓冲 液 ( 含 100 mmol/L 
NaCl, 10 mmol/L Tris-HCL, 1 mmol/L EDTA, pH 
8.0) 然 后 分 别 将 离心 管 置 于 冰 上 ;在 显微镜 下 挑 取 
新 鲜 单 头 雌 成 螨 放 人 离心 管内 ,立即 用 塑料 研磨 棒 
研磨 ;研磨 后 将 离心 管 置 于 冰 上 ;向 离心 管内 加 入 2 
hL 蛋白酶 K(10 mg/mL) ;简单 离心 后 ,于 37% 下 巍 
育 30 min; 95% 初始 变性 5 min; -20% 条 件 保存 。 
1.4” 截 形 叶 螨 mtDNA COI 基因 PCR 扩 增 和 测序 

使 用 一 对 特异 性 引物 (Navajas et al., 1996) 从 
截 形 叶 螨 线粒体 DNA 的 COI 基因 中 扩 增 出 一 段 
402 bp 的 片段 。 上 游 引 物 为 :5'-TGATTTTTTGGTCA 
CCCAGAAG-3'; 下 游 引 物 为 :5'-TACAGCTCCTATA 
GATAAAAC-3'。 引 | 物 由 上 海 生 工 生物 有 限 公 司 合 
成 。 

PCR 反应 体系 50 pL: DNA 模板 4 pL, ddH,0 
28.6 pL,10 倍 buffer 5 nL, MgCl, (25 mmol/L)5 
ML, dNTPs ( 各 种 浓度 均 为 10 mmol/L)4 WL, 
TaqDNA 聚合 酶 (5 UApm)0.4 pL, 上 上 下游 引 物 (10 
hmol/L) 各 1.5 nL。 

PCR 反应 程序 :94% 预 变 性 5 min; 94% 30 s， 
51%C 1 min,72% 1 min, 共 35 个 循环 ; 总 延伸 10 
min, 4% 保存 。 取 PCR 反应 产物 5 ~9 kL, 在 1.0% 
(m/V) 的 琼脂 糖 凝 胶 上 以 60 V 电压 电泳 30 min ,最 
后 在 Gel Doc EQ 凝 胶 成 像 系 统 (Bio-Rad) 下 观察 拍 
照 。 确 定 扩 增 成 功 后 的 PCR 产物 上 海 生 工 生 物 有 
限 公司 测序 。 

1.5 数据 比 对 及 分 析 

将 测序 所 得 的 34 个 截 形 叶 螨 种 群 mtDNA COI 
序列 用 EditSeq 软件 读 取 并 观察 峰值 ,通过 MEGA 
7.0 软件 中 的 ClustalW 进行 多 重 序列 比 对 ,去 除 序 
列 两 端 测序 误差 较 大 的 区 域 ,将 处 理 后 的 序列 在 
NCBI 网 站 上 进行 blast 比 对 、 确 认 ; 应 用 MEGA 7.0 
软件 分 析 碱 基 组 成 \ 保 守 位 点 、 变 异 位 点 、 简 约 信息 
位 点 、 转 换 和 站 换 碱 基 对 数 并 计算 单 倍 型 间 的 遗传 
距离 ;以 加 州 钝 绥 螨 Neoseiulus californicus ( CenBank 
登录 号 : KP642059. 1 ) 作为 外 群 ,采用 邻接 法 (NJ) 
构建 甘肃 截 形 叶 螨 不 同 种 群 的 单 倍 型 聚 类 树 ,并 对 































































































各 分 支 的 置信 和 度 自 展 法 进行 1 000 次 重复 检验 ; 采 
用 不 加 权 配 对 算数 法 (UPGMA ) 以 不 同 种 群 间 遗 传 
距离 矩阵 构建 其 系统 发 育 树 ;利用 DnaSP5.0 软件 
分 析 34 个 种 群 内 mtDNA COI 基因 序列 单 倍 型 数目 
和 出 现 的 频率 ;采用 NetWork 4. 0 程序 构建 单 倍 型 
的 中 介 网 络 图 ;依据 经 纬度 计算 各 采集 地 之 间 的 地 
理 距离 ,使 用 Arlequin 3.5 软件 中 的 Mantel Test 检 
验 不 同 种 群 间 遗传 距离 与 地 理 距离 自然 对 数值 的 相 
关 性 ,并 计算 群体 间 的 分 化 指数 (Fst) 和 进行 分 子 方 
差分 析 。 




















2 结果 


2.1 截 形 叶 螨 种 群 中 mtDNA COI 序列 变异 及 遗 
传 多 态 性 分 析 

测定 了 甘肃 省 8 个 生态 区 34 个 截 形 叶 螨 种 群 
的 518 条 mtDNA COI 基因 序列 (GenBank 登录 号 : 
MG231428 - MG231439 ) ,测定 片段 长 度 为 402 bp， 
满足 生物 信息 分 析 的 需要 ,其 中 保守 序列 348 个 , 变 
异 位 点 54 个 ,简约 信息 位 点 33 个 , 单 突变 位 点 21 
个 ,转换 与 颠 换 比值 为 1.02, 碱 基 T,，C,，A 和 G 平 
均 含 量 分 别 为 43.2% ,10.5% , 32.2% 和 14.0% ,和 A 
+ 了 含量 (75.4% ) 明显 高 于 C+G 含量 (24.6% ) ， 
有 明显 的 AZT 偏 倚 性 ,符合 昆虫 线粒体 基因 序列 碱 
基 组 成 特点 ;核酸 多 样 性 性 指数 为 0.0328 。 共 检 出 
12 个 单 倍 型 , 单 倍 型 指数 为 0.8004。 各 生态 区 截 形 
叶 螨 单 倍 型 数量 及 分 布 见 表 2,12 个 单 倍 型 中 , H2 
包含 的 个 体 数 最 多 , 共 出 现 14 次 ,分 布 于 5 个 生态 
区 域 ,为 主体 单 倍 型 , 占 个 体 样本 的 41% ;其 次 为 
Hl 和 H3 ,分别 出 现 5 次 , 占 个 体 样本 的 15% ;H6 出 
现 2 次 , 占 个 体 样本 的 5.9% ;其 余 单 倍 型 各 出 现 1 
次 。 
2.2 单 们 型 间 的 发 生 关 系 

构建 基于 mtDNA C0I 基因 的 截 形 叶 螨 各 单 倍 
型 网 络 中 介 图 (图 1) ,各 单 倍 型 明显 聚 为 5 个 聚 类 
复 ,Hl1, H2, H7, H10 和 Hll 5 种 单 倍 型 聚 为 一 篮 ; 
H3 ，H6 和 H9 3 种 单 倍 型 聚 为 一 复 ;H4 和 HIl2 2 种 
单 倍 型 聚 为 一 复 ;H5 和 H8 单独 成 一 支 。 其 中 ,HI1， 
H2 和 H3 为 主体 单 倍 型 ,出现 频率 分 别 为 5，14 和 
5 次 。 

为 进一步 研究 甘肃 截 形 叶 螨 种 群 的 遗传 关系 ， 
以 加 州 钝 级 螨 作 为 外 群 构建 基于 mtDNA COI 单 倍 
型 的 NJ 系统 发 育 树 ( 图 2) ,结果 表明 ,34 个 种 群 的 
12 个 单 倍 型 明显 地 分 为 4 支 ,将 这 4 个 类 群 分 别 定 
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义 为 单 倍 型 类 群 A, B, C 和 D, 类 群 A 含有 7 种 单 。 单 倍 型 ,为 H5; 类 群 D 含有 3 种 单 倍 型 ,分 别 为 H3， 
倍 型 ,分 别 为 HL, H2, H7, H10, H11, H4 和 HI12; ”H6 和 H9。 该 结果 与 单 倍 型 中 介 网 络 图 的 结果 基本 
类 群 B 含有 1 种 单 倍 型 ,为 H8; 类 群 C 中 含有 1 种 ”一 致 。 

表 2 甘肃 各 生态 区 截 形 叶 蜡 种 群 单 信 开 


Table 2 Haplotypes of Tetranychus truncates populations in ecoregions of Gansu 



































生态 区 域 种 群 单 倍 型 Haplotypes 
Ecoregion Population Hl H2 HH H4 HS H6 HH H Ho HI Hl2 合计 Total 
政 勒 河 Shule River 3 2 1 3 
黑河 Hei River 6 2 1 1 1 1 6 
石 羊 河 Shiyang River 3 1 2 3 
黄河 Huang River 8 2 5 1 8 
渭河 Wei River 5 4 1 5 
涨 河 Tao River 1 1 1 
泾 河 Jing River 5 1 1 1 1 1 9 
嘉陵 江 Chia-ling River 3 2 1 3 
合计 Total 34 5 14 5 1 1 2 1 1 1 1 1 1 
sn 100 15 41 15 29 29 5.9 29 29 2.9 29 2.9 2.9 
H_12 惕 




















到 1 甘肃 截 形 叶 螨 不 同 种 群 mtDNA COI 基因 各 单 倍 型 中 介 网 络 图 
Fig. 1 Median-joining network of haplotypes based on mtDNA COI gene in Tetranychus truncates populations in Cansu 

HI _ H12: 截 形 叶 螨 不 同 种 群 单 倍 型 Haplotypes in Tetranychus truncates populations， 下 同 The same below。 图 中 每 个 圆圈 表示 一 种 单 倍 型 ,圆圈 

的 大 小 与 其 单 倍 型 频率 成 正比 ,黑色 方块 表示 可 能 存在 变异 位 点 ,mvl - mv12 表示 可 能 突变 的 位 点 。A circle means a haplotype，the circle area 


means the frequency in a haplotype, the black squares mean the potential mutation site, and mvl - mv12 mean possible mutational sites. 




































































2.3” 截 形 叶 螨 不 同 种 群 mtDNA COI 基因 碱 基 替 (Ts) 和 颠 换 (Tv ) 为 纵 轴 作 图 ,分析 COI 基因 替换 是 
换 饱 和 性 分 析 否 达 到 饱和 ,结果 表明 :Ts 和 Tv 具有 线性 增长 的 关 
以 P-distance 值 ( 转 换 + 雁 换 ) 为 横 轴 ,转换 系 , 说 明 2 者 均 未 饱和 ,可 以 进行 建树 分 析 ( 图 3) 。 
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加 州 钝 级 螨 Neoseiulus californicus 


图 2 邻接 法 构建 甘肃 截 形 叶 螨 不 同 种 群 mtDNA COI 基因 单 倍 型 系统 树 (1 000 次 重复 ) 


Fig. 2 Haplotypes phylogenetic tree of mtDNA COI gene of Tetranychus truncates populations 





in Cansu using neighbor-joining method (1 000 replicates ) 
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至 3 甘肃 截 形 叶 螨 不 同 种 群 mtDNA COI 基因 碱 基 替 换 饱 和 性 分 析 








Fig. 3 Analysis of base-pair substituting saturability of mtDNA COI gene of Tetranychus truncates populations in Gansu 


2.4 截 形 叶 螨 不 同 种 群 遗传 距离 分 析 

以 甘肃 截 形 叶 螨 各 种 群 间 的 遗传 距离 构建 其 
UPGMA 聚 类 图 (图 4) ,各 种 群 间 的 遗传 距离 在 
0. 001 ~ 0. 08955 之 间 。34 个 种 群 聚 为 4 支 ,其 中 ， 
有 24 个 种 群 聚 为 一 支 ,其 遗传 关系 较 近 ,遗传 距离 
为 0.002 ,分 布 在 8 个 生态 区 ;有 8 个 种 群 聚 为 一 
文 ,遗传 关系 较 近 ,遗传 距离 为 0.002 , 分布 在 5 个 
生态 区 ; JQ( 酒 录 ) 种 群 和 HS( 合 水 ) 单 独 成 文 。 对 
遗传 距离 与 地 理 距 离 的 相关 性 进行 Mantel 检测 , 结 























果 显 示 , 相 关系 数 "=0. 043( 忆 >0. 05 ) ,表明 种 群 间 
的 遗传 距离 与 地 理 距离 无 显著 相关 性 。 
2.5 截 形 叶 螨 不 同 种 群 的 遗传 分 化 

Arlequin v3.5 软件 分 析 结 果 显示 , 截 形 叶 螨 各 
种 群 间 的 遗传 分 化 指数 为 - 1. 00000 ~ 0. 49924 , 种 
群 间 的 遗传 分 化 指数 Fst 为 负 值 或 很 小 ( 表 3), 表 
明 各 群体 间 示 出现 遗传 分 化 。 对 各 种 群 间 进行 
Amova 分 析 ( 表 4) ,结果 显示 ,34 个 种 群 间 的 遗传 
分 化 指数 Fst =0. 11995 ,种 群 间 变异 为 1. 20 ,说 明 
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图 4 基于 mtDNA COI 基因 甘肃 截 形 叶 螨 各 种 群 UPGMA 聚 类 图 
Fig. 4 UPCMA dendrogram of mtDNA COI gene of Tetranychus truncatus populations in Cansu 
种 群 代码 见 表 1。For population codes see Table 1. 
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表 3 甘肃 截 形 叶 螨 不 同 生态 区 种 群 间 的 遗传 分 化 指数 


Table 3 The Fst value among populations of Tetranychus truncatus in different ecoregions of Gansu 




















玻 勒 河 黑河 石 羊 河 黄河 渭河 涨 河 泾 河 嘉陵 江 
Shule River ~ HeiRiver Shiyang River Huang River WeiRiver TaoRiver Jing River Chia-ling River 
朴 勤 河 Shule River 0. 00000 

黑河 Hei River 0.06897 0. 00000 

石 羊 河 Shiyang River -0.20000 0.12195 0. 00000 
黄河 Huang River -0.00815 0.01060 0.20671 0. 00000 

渭河 Wei River 0.31106 0. 03259 0. 49924 -0.02317 0.00000 

涨 河 Tao River 0. 00000 -0.40000 0.33333 -0.61905 -1.00000 ”0.00000 

泾 河 Jing River 0.07692 -0.07290 0.07692 0.07692 0.16667 -0.25000 ”0.00000 
嘉陵 江 Chia-ling River 0.33333 0. 16923 0.33333 0.37359 0. 49924 0.33333 0. 13669 0. 00000 





表 4 截 形 叶 螨 各 种 群 间 的 分 子 方差 分 析 


‘Table 4 Analysis of molecular variance among Tetranychus truncatus populations 











变异 来 源 自由 度 平方 和 变异 组 成 变异 比例 (% ) 
Source of variation df Sum of squares Variance components Variation proportion 
种 群 间 Among populations 7 3.889 0.00486 1.20 
种 群 内 Within populations 26 9.258 0.39976 98. 80 
总 变异 Total 33 13. 147 0.40462 


遗传 分 化 指数 Fst =0. 11995 





截 形 叶 螨 的 遗传 变异 主要 来 自 于 种 群 内 部 ,种 群 间 
还 未 发 生 明 显 的 遗传 分 化 现象 。 


3 结论 与 讨论 


mtDNA 是 真 核 细 胞 中 的 一 种 肉 性 中 介 的 基因 
分 化 遗传 变异 .生物 种 群 亲 缘 关 系 、 种 和 亚 种 的 系统 
发 育 分 析 及 种 群 之 间 系 统 关系 的 分 子 工具 ( 李 国 
庆 , 2010; 常委 莲 等 ,2015 ) 。 本 文 以 mtDNA COI 
基因 为 工具 ,研究 了 甘肃 省 8 个 不 同 气 候 类 型 生态 
区 的 34 个 截 形 叶 螨 种 群 间 的 遗传 关系 ,结果 显示 ， 
在 34 个 种 群 中 检测 到 12 个 单 倍 型 ,具有 丰富 的 群 
体内 部 的 遗传 多 样 性 ;34 个 种 群 的 遗传 分 化 指数 
Fsi =0. 11995 ,种 群 间 变 异 为 1. 20 ,说 明和 截 形 叶 螨 的 
遗传 变异 主要 来 自 于 种 群 内 部 ,种 群 间 还 未 发 生 明 
显 的 遗传 分 化 现象 。 然 而 ,嘉陵 江 流 域 与 其 他 各 流 
域 种 群 间 的 遗传 分 化 指数 均 较 大 , 达到 0. 13669 以 
上 ;渭河 流域 种 群 与 琉 勒 河流 域 及 石 羊 河流 域 种 群 
间 的 遗传 分 化 指数 达到 0.31106 和 0.49924; 涨 河 
流域 与 石 羊 河流 域 遗 传 分 化 指数 为 0.33333 。 

这 可 能 与 甘肃 省 的 地 理 环 境 有 关 。 甘 肃 省 境内 
地 形 复杂 ,高 山 、 命 地、 平川, 沙漠 和 戈壁 等 兼 而 有 
























































之 , 且 海拔 相差 悬殊 ;气候 类 型 丰富 ,从 东南 到 西北 
包括 了 亚热带 湿润 区 到 高 寒 区 干旱 区 与 半 干 旱 区 
的 各 种 气候 类 型 ;气温 昼夜 温差 大 ,光照 充足 ,太阳 
辐射 强烈 。 这 些 因素 都 有 可 能 使 得 截 形 叶 螨 种 群 间 
因 地 理 隔离 而 产生 分 化 现象 。 本 文 结 果 表 明 除 嘉陵 
江 流 域 渭 河流 域 、 涨 河流 域 种 群 分 化 指数 较 大 外 ， 
其 他 流域 种 群 间 未 出 现 遗 传 分 化 。 可 能 原因 如 下 : 
1) 寄主 植 物 的 种 植 模式 及 种 植 结构 的 变化 对 截 形 
叶 螨 的 影响 ;甘肃 省 由 于 气候 类 型 及 降雨 量 的 差异 ， 
种 植 模式 及 种 植 结构 有 很 大 的 差异 ,主要 体现 在 : 河 
西 地 区 ,玉米 和 棉花 种 植 范围 和 规模 扩张 趋势 明显 ; 
中 部 地 区 ,小 麦 面积 逐年 缩小 ,玉米 和 马铃薯 种 植 逐 
渐 形 成 规模 ;东南 部 地 区 ,小 麦 面积 逐年 缩小 ,玉米 
和 其 他 喜 温 的 作物 种 植 比 例 逐 年 上 升 ( 王 锥 龄 等 ， 
2012) 。 从 采样 地 寄主 植物 情况 来 看 , 玉米 等 植物 
种 植 范 围 的 扩大 对 截 形 叶 螨 的 取 食 、 交 配 、 产 卵 及 迁 
移 扩散 有 积极 意义 。2 ) 温度 对 截 形 叶 螨 生长 发 育 
的 影响 ; 截 形 叶 蠕 的 发 育 速 率 受制 于 温度 ,发 育 速 率 
又 极 大 地 影响 其 种 群 的 增长 速度 率 ,超过 其 最 适 温 
度 ,生长 受到 明显 抑制 ( 吴 蓄 ,2010) ,种 群 数量 急剧 
下 降 ( 全 国 农业 技术 推广 服务 中 心 , 2014 ) 。 在 河西 
的 沙漠 地 区 ( 石 羊 河流 域 ) ,夏季 高 温 不 仅 使 截 形 叶 
螨 体内 的 水 分 会 加 快 散失 ,影响 其 正常 的 生理 代谢 ， 
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而 且 还 会 改变 其 体内 代谢 途径 ,而 对 螨 体 造 成 伤害 。 
同时 , 截 形 叶 螨 会 启动 热 响应 机 制 以 适应 高 温 环境 ， 
并 将 其 遗传 给 后 代 ,可 能 在 后 代 中 产生 较 大 的 分 化 。 
3 ) 环境 湿度 的 变化 直接 导致 截 形 叶 螨 体内 含水 量 
的 变化 ,从 而 打破 螨 体内 的 水 分 平衡 ,而 对 其 个 体 发 
育 及 群体 发 生 等 产生 影响 。 在 本 研究 中 ,嘉陵 江 流 
域 较 其 他 流域 环境 湿度 大 , 可 能 导致 其 分 化 指数 增 
大 。4) 光 周期 .光照 强度 等 可 影响 截 形 叶 螨 的 生活 
节律 ,还 能 影响 其 生长 发 育 、 迁 移 、 羽 化 交配 等 。 
5) 紫外 胁迫 可 导致 截 形 叶 螨 蛋白 生理 功能 与 结构 
的 改变 以 及 DNA 的 改变 ,也 可 改变 植物 DNA ,进而 
改变 植物 形态 等 间接 影响 截 形 叶 螨 ( 都 二 霞 等 ， 
2006 ; 徐 建 祥 等 , 2006) 。 

此 外 , Wolbachia 感染 类 型 与 截 形 叶 螨 线 粒 体 单 
倍 型 分 布 存 在 显著 的 相关 性 ( 张 艳 凯 ，2014 ) 。 
Wolbachia 感染 截 形 叶 螨 后 能 够 影响 其 种 群 遗传 结 
构 及 遗传 多 样 性 (Zhang et al., 2013; Chen et al/.， 
2016), 即 Wolbachia 可 随 母 系 遗 传 , 当 截 形 叶 螨 种 
群 感染 Wolbachia 后 , Wolbachia 对 截 形 时 螨 的 生殖 
有 调控 作用 ,在 截 形 叶 螨 特定 种 群 中 , 与 Wolbachia 
相关 联 的 mtDNA 单 倍 型 成 为 优势 单 倍 型 ,逐渐 取代 
其 他 单 倍 型 ( Dean et al., 2003; Jiggins, 2003)。 但 
是 ,由 于 甘肃 省 丰富 的 气候 类 型 ,可 能 形成 了 不 同 的 
Wolbachia 株 系 ,或 者 造成 了 Wolbachia 对 不 同 的 生 
境 下 的 截 形 叶 螨 种 群 调控 能 力 的 差异 ,并 对 宿主 种 
群 的 影响 不 同 。 并 且 , 当 同 一 种 群 同 时 感染 两 种 或 
两 种 以 上 的 Wolbachia 株 系 时 ,宿主 种 群 的 mtDNA 
多 样 性 可 能 降低 (Hurst and Jiggins，2005 ) , 这 与 本 
文 种 群 间 还 未 发 生 明 显 的 遗传 分 化 现象 结果 一 致 。 
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